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Gene expression is a process by which information from a gene is used in the 
synthesis of a functional gene product. Comprehensive studies of gene expression are 
useful for predicting gene functions, which includes predicting annotations for 
unknown gene functions. However, there are several issues that need to be addressed 
in gene function prediction, namely: solving multiple fuzzy clusters using biological 
knowledge and biological annotations in some existing databases. This includes, 
handling the high level expression and low level expression values. Therefore, this 
research was aimed at clustering gene expressions by incorporating biological 
knowledge in order to handle these issues. The basic Fuzzy c-Means (FCM) 
algorithm was introduced to address multiple fuzzy clusters in gene expression. 
Clustering Functional Annotation (CluFA) was developed to deal with insufficient 
knowledge via incorporating Gene Ontology (GO) datasets and multiple functional 
annotation databases. The GO datasets were used to determine number of clusters as 
well as clusters for genes. Meanwhile, the evidence codes in functional annotation 
databases were used to compute the strength of the association between data element 
and a particular cluster. The multi stage filtering-CluFA (msf-CluFA) was 
implemented by conducting filtering stages and applying an enhanced apriori 
algorithm in order to handle the high level expression and low level expression 
values. The performance of the proposed method was evaluated in terms of 
compactness and separation, consistency, and accuracy, using Eisen and Gasch 
datasets. Biological validation was also used to validate the gene function prediction, 
by cross checking them with the most recent annotation database. The results show 
that the proposed computational method achieved better results compared with other 








 Ekspresi gen merupakan satu proses di mana maklumat mengenai gen 
digunakan untuk mensintesis fungsi sesuatu produk gen. Kajian menyeluruh terhadap 
ekspresi gen adalah penting untuk meramalkan anotasi bagi fungsi gen yang belum 
dikenalpasti. Walau bagaimanapun, terdapat beberapa isu dalam peramalan fungsi 
gen yang perlu ditangani, antaranya ialah: menyelesaikan pelbagai kelompok kabur 
menggunakan pengetahuan dan anotasi biologi di dalam pangkalan data sedia ada. 
Ini juga termasuk mengatasi nilai ekspresi gen yang rendah dan tinggi. Oleh itu, 
kajian ini telah dilaksanakan bertujuan untuk mengelompokkan ekspresi gen dengan 
menggabungkan pengetahuan biologi di dalam menangani isu-isu tersebut. 
Algoritma fuzzy c-means (FCM) asas telah diperkenalkan untuk menyelesaikan 
pelbagai kelompok kabur dalam ekspresi gen. Seterusnya, Anotasi Kefungsian 
Pengelompokan (CluFA) pula telah dibangunkan bagi mengatasi isu ketidakcukupan 
pengetahuan biologi melalui penggunaan Ontologi Gen (GO) dan beberapa 
pangkalan data berkaitan kefungsian anotasi. Data GO telah digunakan untuk 
mengenalpasti bilangan kelompok dan menentukan kelompok bagi gen-gen. 
Sementara itu, kod bukti di dalam pangkalan data telah digunakan untuk mengira 
kekuatan pertalian di antara elemen data dengan kelompok tersebut. Tapisan 
Pelbagai Peringkat dengan Anotasi Kefungsian Pengelompokan (msf-CluFA) telah 
dilaksanakan melalui pelaksanaan beberapa penyaringan menggunakan algoritma 
apriori yang dikembangkan bagi mengatasi nilai ekspresi gen yang rendah dan 
tinggi. Prestasi kajian telah dinilai menggunakan beberapa ukuran seperti kepadatan 
dan pemisahan, konsisten serta ketepatan terhadap dua data pengujian iaitu data 
Eisen dan Gasch. Pengesahan biologi juga telah dijalankan untuk menentusahkan 
ramalan fungsi gen melalui semakan anotasi data yang terkini. Hasil menunjukkan 
kajian yang dijalankan mencapai keputusan yang lebih baik berbanding kaedah-
kaedah lain seperti GOFuzzy, FuzzyK dan FuzzySOM di dalam meramalkan fungsi 
gen yang masih belum dikenalpasti. 
